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摘要 : 本 文 测定 了 斑 腿 蝗 科 10 亚 科 20 种 蝗虫 和 其 他 蝗 科 3 种 蝗虫 的 线粒体 16S rDNA 部 分 序列 ,并 从 GenBank P FT 15 种 
蝗 亚 目 昆 虫 的 16S rRNA 基因 相应 序列 片段 。 比 对 后 的 序列 长 度 是 397 bp. 其 中 有 196 个 变异 位 点 ,157 个 简约 信息 位 点 ,A+T 
平均 含量 为 71.7%,C+ G 平 均 含 量 为 28.3%。 以 序列 差异 比值 为 横 坐 标 , 以 碱 基 转 换 数 和 颠 换 数 为 纵 坐 标 作 散 点 图 ,结果 表 
明 颠 换 多 于 转换 , 且 随 着 差异 程度 的 增加 ,转换 明显 出 现 了 饱和 。 以 昨 总 科 的 日 本 昨 Tetrix japonica 和 卡 尖 顶 昨 Teredorus 
carmichaeli 作 外 群 ,用 ME、 等 权 MP、 加 权 MP 及 贝 叶 斯 法 重建 系统 发 生 树 。 分 子 系统 树 表 明 , 斑 腿 蝗 科 并 非 是 一 单 系 群 , 该 科 的 
切 翅 蝗 亚 科 与 稻 蝗 亚 科 也 均 不 是 一 单 系 群 ; 卵 翅 蝗 、 伪 稻 蝗 和 稻 蝗 三 者 有 很 近 的 杀 缘 关系 ;支持 将 黑 蝗 亚 科 和 秃 蝗 亚 科 合 头 
一 个 亚 科 一 一 秀 蝗 亚 科 ; 现行 的 稻 蝗 亚 科 并 非 一 单 系 群 ,而 是 一 多 系 群 。 分 子 系统 学 研究 结果 和 传统 的 基于 形态 特征 的 斑 腿 
蝗 科 的 分 类 体系 有 很 大 的 不 同 。 
关键 词 : 蝗 亚 目 ; 斑 腿 蝗 科 ; 16S rDNA; 单 系 性 ; 系统 发 生 ; 分 类 地 位 
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Monophyly and the taxonomic status of subfamilies of the Catantopidae based on 


16S rDNA sequences 
LIU Dian-Feng, JIANG Guo-Fang'; SHI Hao; SUN Zheng-Li; HUO Guang-Ming (Jiangsu Key Laboratory for 
Bioresource Technology; College of Life Sciences: Nanjing Normal University; Nanjing 210097; China) 
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Abstract Fragments of mtDNA 16S rRNA gene were sequenced for 20 individuals from 10 subfamilies of the 
Catantopidae and 3 individuals of other families of Acridoidea. The homologous sequences of 15 species of grasshoppers 
were downloaded from the GenBank data library. It was found that the length of the alignment fragments was 397 bp; 
including 196 variable sites and 157 parsimonious informative sites. In the fragments; the percentages of A + T and C + 
G were 71.796 and 28.396; respectively. The numbers of transitions and transversions among pairwise comparisons of 
the fragments were respectively plotted against percentage sequence difference. The number of transversions was higher 
than that of transitions; and saturation of transitions was discovered with the increase of sequence difference in the plot. 
Phylogenies were reconstructed using Tetrix japonica and Teredorus carmichaeli as outgroup with ME; equally weighted 
MP, weighted MP and Bayesian inference. The monophyly of Catantopidae is not supported by phylogenetic trees. Inside 
of Cantantopidae: neither Coptacrinae nor Oxyinae is supported as a monophyletic group. The genera Caryanda» Oxya 
and Pseudonym are closely related. Combining Podisminae and Melanoplinae into one subfamily Podisminae is supported 
by phylogenetic trees. The current Oxyinae is not a monophyletic group: and should be a polyphyletic group. The result 
of inferred phylogeny is very different from the classification scheme of Catantopidae based on morphology . 

Key words: Caelifera; Catantopidae: 16S rDNA; monophyly; phylogeny; taxonomic status 





























蝗虫 是 一 分 布 较为 广泛 的 昆虫 类 群 ,并 且 是 农 、 (Catantopidae ) 隶属 于 直 翅 目 C Orthoptera ) 蝗 亚 目 
林 、 牧 业 的 重要 害虫 类 群 之 一 。 斑 腿 蝗 科 《Caelifera) 凰 总 科 (Acridoidea)， 是 蝗 总 科 8 科 中 最 
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大 的 一 个 科 , fH Bl P 57 E — RSCÉE DE IR BRE SERI 2S HI 
ANISURE C Acrididae) , 并 没有 将 其 单独 作为 一 个 科 来 
处 理 (Vickery and Kevan，1983; Flook and Rowell» 
1997a)。 我 们 基于 核 基 因 18S rDNA 序列 对 蝗 总 利 
的 系统 发 育 研 究 结果 表明 闹 腿 蝗 科 并 不 是 一 单 系 
群 ,也 不 支持 将 兽 腿 蝗 科 作为 一 个 科 ( 刘 兢 锋 和 蒋 国 
芳 ,2005)。 线 粒 体 基 因 和 核 基 因 代 表 着 不 同 的 遗传 
体系 ,用 二 者 相互 印证 ,能够 得 到 更 加 可 靠 的 结果 。 
线粒体 基因 16S rDNA 作为 一 种 功能 基因 , 较为 保 
守 , 可 有 效 地 分 析 5 000 万 年 前 的 生物 ,已 被 广泛 地 
应 用 于 昆虫 的 系统 发 育 研究 中 ( 王 备 新 和 杨 莲 芳 ， 
2002; 印 红 等 ，2003)， 例 如 Flook and Rowell (1997a) 
TESI NE H 32 个 分 类 单元 , 印 红 等 (2003) 在 对 星 总 
科 8 科 进 行 系统 发 育 研究 时 都 运用 了 16S rRNA 基 
因 序 列 。 印 红 等 (2004) 又 依据 核 内 核糖 体 SSU 
DNA DAT T EAR 8 科 的 系统 发 育 关 系 。 因 此 ,本 
文选 择 了 16S rRNA 基因 序列 来 进一步 探讨 斑 腿 蝗 

为 进一步 验证 斑 腿 蝗 科 是 否 为 一 单 系 群 并 研究 
斑 腿 蝗 科 的 系统 发 育 , 我 们 测定 了 斑 腿 凰 科 10 亚 利 
20 种 蝗虫 和 其 他 蝗 科 3 种 蝗虫 的 16S rDNA 片段 序 
列 , 并 从 GenBank 中 下 载 了 斑 腿 蝗 科 3 dp. Heft de $] 
10 种 及 昨 总 科 2 种 的 16S rDNA 相应 序列 片段 ,然后 




















































































































































































































































































































反应 总 体积 为 30 ub. PIE 10 mmol/L Tris (pH 8.3), 
50 mmol/L KCL，0.01% TritonX-100, 1.5 mmol/L 
MgCLh. 0.2 mmol/L dNTP, 0.4 mmol/L 引物 , 1.0 U 
Taq f$ EA 1 ul C 10 ~ 25 ng DNA) 模板 溶液 。 
PCR 反应 运行 30 个 循环 ,每 一 个 循环 包括 94% 变 性 
30 s, 48% 退火 40 s, 72% 延伸 30 s> 在 正式 循环 前 
进行 94% 预 变性 5 min, 循环 完毕 720 RET 
PCR 产物 用 1.5% 的 琼脂 糖 凝 胶 电泳 进行 检测 。 
1.4 PCR 产物 的 回收 及 序列 测定 
对 扩 增 的 条 带 明 亮 且 背 景 干 净 的 样品 进行 回 
收 。PCR 产物 以 2.0 儿 的 低 深 点 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 分 
离 后 ,在 紫外 灯 下 切 下 目标 条 带 , 然 后 用 杭州 维特 洁 
生化 技术 有 限 公 司 提供 的 胶 回 收 试剂 盒 回 收 , 直接 
对 PCR 产物 测序 , 测序 由 上 海 联合 基因 有 限 公司 公 
司 完 成 。 
1.5 DNA 序列 数据 的 处 理 及 分 子 系统 树 的 重建 
本 研究 测定 了 斑 腿 蝗 科 10 亚 科 20 种 蝗虫 和 其 
Jb EL 3 种 蝗虫 的 16S rDNA 部 分 序列 , 并 从 
GenBank 中 下 载 了 斑 腿 蝗 科 3 种 、 其 他 凰 科 10 种 及 
昨 总 科 2 种 的 16S rDNA 相应 序列 片段 ( 表 2)。 用 
Clustal X1.8 (Thompson et al., 1997) XJ IX +% JF 7) XE 
行 比 对 。 运 用 16S rDNA 的 二 级 结构 的 信息 判断 间 
隔 的 适当 位 置 ,使 其 影响 降 到 最 低 , 提高 序列 的 可 信 






























































10 min。 






















































































































































































对 这 共计 38 种 蝗 亚 目 昆虫 的 16S rDNA 部 分 序列 进 
行 了 同 源 性 比较 , 以 其 中 两 种 昨 作 为 外 群 构建 了 由 
总 科 的 分 子 系统 树 , 从 分 子 水 平 对 蝗 总 科 和 斑 腿 由 
科 的 系统 发 育 关 系 进行 了 分 析 , 以 期 为 完善 我 国 的 
蝗虫 分 类 系统 提供 一 定 的 科学 依据 。 







































































1 材料 和 方法 


1.1 实验 材料 

本 实验 所 用 蝗虫 标本 来 源 见 表 1, 标本 均 为 无 
水 乙醇 保存 ,实验 材料 均 取 自 蝗 虫 的 后 足 股 节 。 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 

将 无 水 乙醇 泡 制 的 标本 用 无 菌 双 蒸 水 浸泡 2 天 
以 上 ,每 天 更 换 双 蒸 水 ,然后 剪 碎 材 料 , 用 SDS/ 和 蛋白 
酶 kK 裂解 , 酚 毛 仿 抽 提 法 提取 基因 组 DNA, 溶解 在 
TE 中 ,于 -20% 保 存 备用 。 
1.3 PCR 扩 增 16S rDNA 片段 

PCR 扩 增 引物 设计 参照 Simon 等 (1994) XC HR: 
LR-J-12887 ( 5' -CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3 ), 
LR-N-13398C5' -CGCCTGTTTAA CAAAAACAT-3” ), 5| 
物 由 上 海 生 工 (Sangon) 公 司 合成 。 每 一 样品 的 PCR 












































度 ;为 了 检验 本 研究 中 16S rDNA 序列 是 否 存在 饱和 
性 问题 , 以 序列 差异 比值 为 横 坐 标 , 以 碱 基 转换 数 和 
HIRA H JAE ER VE BUS El; H MEGA2.1(Kumar et 
以 .,2001) 分 别 分 析 各 物种 的 16S rDNA 的 碱 基 组 成 
偏 傈 性 ,并 选择 Tamura-Nei 模型 计算 序列 间 的 遗传 
VER RU FE d OUS EG s] PAUP4.0b10〈Swofford， 
20022 I] PTP test 进行 序列 信息 检验 ,其 参数 设置 为 : 
启发 式 搜索 (heuristic search)、1 000 次 重复 (1 000 
eplicates); 用 最 小 进化 法 (ME) 和 最 大 简约 法 (MP) 
和 贝 叶 斯 法 (Bayesian method ) 构 建 系统 发 生 树 。ME 
和 MP 分 析 利 用 PAUP4.0b10 进行 , 贝 叶 斯 法 用 
MrBayes3-0b4( Huelsenbeck and Ronquist; 2001) 进 行 。 
在 重建 系统 发 生 树 时 ， 用 昨 总 科 的 Tetrix 
japonica 和 Teredorus carmichaeli 作 外 群 进行 比较 。 构 
建 ME 树 时 利用 Tamura-Nei 模型 ,采用 启发 式 搜索 
的 方法 , Bootstrap 1 000 次 检验 各 文 的 置信 和 度 ; 构建 
MP 树 时 分 别 在 转换 和 显 换 权重 比 1:1 和 3:2 的 权 
重 下 进行 ,通过 启发 式 搜 索 的 方法 ,将 排序 列 引 入 的 
空位 作为 缺失 数据 , 10 次 重复 随机 加 入 序列 ,得 到 
等 权 和 加 权 两 种 MP 树 , Bootstrap 1 000 次 检验 各 文 
的 置信 和 度 , 其 中 转换 和 站 换 权重 比 3:2 来 自 于 利用 
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5 期 刘 殿 锋 等 : 应 用 16S rDNA FF JIR DEDE EHI E R PE Ae 3C E REI K RT 761 





























MEGA2.1 软件 基于 Tamura-Nei 模型 对 序列 间 的 转 
Taf VESE 贝 叶 斯 树 分 析 时 采用 GTR 模型 ,位 
点 速率 变异 设置 为 y 分 布 ,同时 建立 4 个 马尔 科 夫 
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链 ， 


以 随机 树 为 起 始 树 , 共 运 行 200 000 代 ， 每 100 

















由 样 1 次 ,重复 1 次 。 在 舍弃 老化 样本 后 ,根据 剩 











余 的 样本 构建 一 致 树 ,并 计算 相关 参数 。 


R1 样品 采集 信息 及 获得 的 16S rRNA GenBank 登录 号 
Table 1 Collecting data of the researched samples and the GenBank accession number of their 16S rRNA 

























































































































































































































































































































































































































































































科 名 亚 科 名 种 名 编号 采集 地 采集 日 期 GenBank 登录 号 
Families Subfamilies Species Code Locality Collecting date GenBank accession no. 
PERIE — 稻 蝗 亚 科 rp feeds MW 
Catantopidae — Oxyinae Oxya chinensis H4132 Tianlin, Guangxi 2002. 8 AY804002 
H AREE 广西 龙 州 
Oxya japonica H4134 Longzhou, Guangxi 2002. 7 AY804003 
JRE FEIE 广西 防 城 
Pseudoxya. diminuta H4161 Fangcheng; Guangxi 2002. 4 AY566254 
Bp ERE LESE 西田 林 
Caryandinae Caryanda nigrolineata H4202 Tianlin, Guangxi 2002. 8 AY566255 
小 卵 翅 蝗 广西 龙 州 
Caryanda elegans H4203 Longzhou, Guangxi 2002. 7 AY804004 
WEEE} EDT 广西 南宁 
Hieroglyphinae Hieroglyphus tonkinensis H4221 Nanning» Guangxi 2002. 6 AY566256 
E331: | Vg JE M 
Hieroglyphus banian H4222 Longzhou: Guangxi 2002. 7 AY804005 
TERI 山 蹦 蝗 广西 金 秀 
Podisminae Sinopodisma lofaoshana H4451 Jinxiu, Guangxi 1998. 9 AY566257 
斑 腿 蝗 亚 科 大 斑 外 斑 腿 蝗 广西 金 秀 
Catantopinae Xenocatantops humilis H4822 Jinxiu, Guangxi 1998. 9 AY566258 
短 角 外 斑 腿 蝗 “西田 林 
Xenocatantops brachycerus H4811 Tianlin, Guangxi 2002. 5 AY804007 
长 角 直 斑 腿 蝗 广西 防 城 
Stenocatantops splendens H4821 Fangcheng; Guangxi 1998. 8 AY804008 
板 胸 蝗 亚 科 长 翅 板 胸 蝗 广西 防 城 
Spathosterninae Spathosternum prasiniferum prasiniferum H4231 Fangcheng; Guangxi 2002. 4 AY566259 
V] SHE NV FRI Ep | Vg JE M 
Coptacrinae Epistaurus aberrans H4791 Longzhou: Guangxi 2002. 7 AY566260 
| AR RHA 广西 防 城 
Eucoptacra kwangtungensis H4761 Fangcheng; Guangxi 2002. 4 AY804001 
异 角 胸 斑 蝗 | VUE M 
Apalacris varicornis H4751 Longzhou, Guangxi 2002. 7 AY804000 
41] iy Aids “西田 林 
Traulia szetechuanensis H4691 Tianlin, Guangxi 2002. 6 AY803999 
黑 蝗 亚 科 中 华 越 北星 西田 林 
Melanoplinae Tonkinacris sinensis H4362 Tianlin, Guangxi 2002. 8 AY566261 
刺 胸 蝗 亚 科 T e 广西 南宁 
Cytacanthacridinae — Chondracris rosea rosea H4651 Nanning» Guangxi 2002. 6 AY566262 
ENBE DE E 广西 防 城 
Patanga succincta H4681 Fangcheng; Guangxi 2002. 4 AY804006 
黑 背 蝗 亚 科 Kata 广西 南宁 
Eyprepocnemisinae Choroedocus capensis H4871 Nanning» Guangxi 2002. 6 AY566263 
斑 翅 蝗 科 —— CEDERE 云 斑 车 蝗 广西 防 城 
Oedipodidae ^ Locustinae Gastrimargus marmoratus H5031 Fangcheng; Guangxi 2002. 4 AY566264 
锥 头 蝗 科 FE 云南 负 蝗 广西 龙 洲 
Pyrgomorphidae Atractomorphinae Atractomorpha yunnanensis H3023 Longzhou, Guangxi 2002. 7 AY804010 
AMEER ME RIU 广西 龙 洲 
Chrotogonidae Tagastinae Tagasta. tonkinenssi H2052 Longzhou. Guangxi 2002. 7 AY804009 
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R2 纳入 系统 发 育 分 析 种 类 的 GenBank 中 的 序列 数据 
Table 2 GenBank sequence data of the species used in the phylogenetic analysis 










































































































































































科 名 亚 科 名 种 名 编号 GenBank 登录 号 参考 文献 
Families Subfamilies Species Code GenBank accession no. References 
斑 腿 蝗 科 TERRI 红 股 秃 蝗 
Catantopidae Podisminae Podisma pedestris H4p AF260541 Chapco et al.» 2001 
黑 蝗 亚 科 ze e 
Melanoplinae Melanoplus femurrubrum H4m AF145528 Chapco et al., 1999 
EE eB a NY ep 短 星 翅 蝗 
Calliptaminae Calliptamus abbreviatus H4c AY379752 Yin et al., 2003 
PEAR KIE EH E 
Oedipodidae Oedipodidae Locusta migratoria H51 NC.001712 Flook et al., 1994 
Jit she NR. 亚洲 小 车 星 
Oedipodinae Oedaleus asiaticus H52 AY379747 Yin et al., 2003 
pod dina Fed ig ZK y Ada H61 
Arcypteridae Arcypterinae Chorthippus intermedius AY379750 Yin et al., 2003 
BE fa I Tib fg Ye LR 北京 棒 角 幅 H71 
Gomphoceridae Gomphocerinae Dasyhippus peipingensis AY379751 Yin et al., 2003 
eu fg i e |f ed ER "p feo fg e H81 
Acrididae Acridinae Acrida cinerea AY379748 Yin et al., 2003 
MESIRE ffi H82 
Acrida turrita Z97612 Flook et al., 1999 
锥 头 蝗 科 负 蝗 亚 科 短 额 负 蝗 
Pyrgormorphidae Atractomorphinae Atractomorpha sinensis Hil AY379746 Yin et al., 2003 
REA ff n 
Atractomorpha acutipennis H2 Z93300 Flook et al., 1997b 
aA} Ae V Rel ES 
Pamphyagidae Pamphaginae Haplotropis brunneriana H11 AY379749 Yin et al., 2003 
JA HEEF PE EE SE TINA 
Chrotogonidae Mekongiellinae Mekongiella. kingdoni H21 AY379745 Yin et al., 2003 
WERE 日 本 昨 
Tetrigidae Tetrix japonica Rz AY590169 Chen and Jiang; 2004 


FR HKE 


Teredorus carmichaeli 


2 结果 与 分 析 


2.1 数据 描述 

共 测 得 23 种 蝗虫 的 16S rDNA 片段 序列 ,所 有 
序列 已 公布 在 GenBank( accession numbers AY566254- 
AY566264，AY803999-AY804010)。 所 测序 列 加 上 从 
Genbank 中 查询 的 15 种 蝗 亚 目 昆 虫 的 同 源 序 列 经 
ClustalX (1.81) 软件 比 对 , 共有 397 个 位 点 (包括 
Gap), 其 中 有 196 个 变异 位 点 ,157 个 简约 信息 位 点 。 
ATC 和 G 的 碱 基 平 均 含量 分 别 为 32.7%、39.0%、 
11.0% 和 17.3%,A+ 人 平均 含量 为 71.7%,C+G 平 
均 含 量 为 28.3%,A/T 含 量 明 显 偏 高 。 

38 种 蝗 亚 目 昆虫 间 碱 基 转 换 与 颠 换 数 随 碱 基 
差异 变化 的 情况 如 图 1 所 示 , 从 图 中 可 以 看 出 本 研 
究 中 的 16S rDNA 碱 基 变 异 是 颠 换 多 于 转换 , 且 随 着 
差异 程度 的 增加 , 转换 明显 出 现 了 饱和 。 
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PTP test 的 结果 表明 用 原始 数据 构建 的 简约 树 
的 树 长 明显 比 随机 数据 的 短 ( 已 <0.001), 说明 我 们 
的 数据 符合 简约 假设 ,所 有 的 原始 数据 均 含 有 较 强 
的 发 育 信 息 , 可 以 用 于 系统 发 育 分 析 的 研究 。 

用 Mega 软件 分 析 碱 基 替 代数 和 序列 歧 异 , 转 、 
换 颠 换 比 (TS/TV) 平 均 为 0.723, 颠 换 值 比 转换 值 平 
均 还 要 高 ; 经 Tamura-nei 模型 校正 后 的 序列 歧 异 值 
平均 为 0.155。 利 用 MrBayes 软件 分 析 时 根据 对 贝 
叶 斯 老化 曲线 的 观察 ,将 开始 的 20 000 代 作为 老化 
数据 舍弃 , 两 次 独立 贝 叶 斯 分 析 得 到 的 碱 基 替代 模 
型 参数 如 表 3 所 示 , 两 次 分 析 得 到 的 模型 参数 基本 
一 致 ,表明 马尔 科 夫 链 是 收敛 的 ,可 以 相信 贝 叶 斯 法 
的 分 析 结 果 。 在 6 种 碱 基 蔡 换 类 型 中 ,A 和 G 间 的 
替换 速率 最 高 , 其 次 是 C 和 了 间 的 替换 , 这 两 种 都 
是 转换 类 型 ,而 其 他 4 种 颠 换 类 型 发 生 的 频率 明显 
比 这 两 种 转换 类 型 低 得 多 。 


Chen and Jiang, 2004 
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表 3 两 次 独立 贝 叶 斯 分 析 得 到 的 碱 基 替代 模型 参数 (上 :分 析 A; 下 :分 析 B) 
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Patterns of substitutions among Caelifera 16S rDNA 


Table 3 Nucleotide substitution model parameter estimates for two independent bayesian analyses ( Upper values in each 


pair correspond to analysis A: lower values correspond to analysis B) 





























参数 平均 值 变异 95% 置 信 区 间 
Parameter Mean Variance 95% Credible interval 
树 长 4.331198 0.208772 3.559000 5.268000 
Total tree length CTL) 4.338941 0.325378 3.596000 5.743000 
碱 基 蔡 代 速 率 RGT 1.000000 0.000000 1.000000 1.000000 
Substitution rate of GT pair 1.000000 0.000000 1.000000 1.000000 
碱 基 蔡 代 速 率 RCT 3.949864 1.275197 2.146728 6.418604 
Substitution rate of CT pair 3.917994 1.505439 1.948087 6.654889 
碱 基 蔡 代 速 率 RCG 1.005841 0.261037 0.317384 2.291245 
Substitution rate of CC pair 0.894434 0.197562 0.319048 1.981423 
碱 基 蔡 代 速 率 RAT 1.793947 0.145489 1.195389 2.677436 
Substitution rate of AT pair 1.747890 0.146514 1.131728 2.694894 
碱 基 蔡 代 速 率 RAG 5.200518 1.403356 2.974208 7.796450 
Substitution rate of AG pair 5.111642 1.239887 3.293945 7.505245 
碱 基 蔡 代 速 率 RAC 0.383290 0.055179 0.033218 0.956007 
Substitution rate of AC pair 0.412781 0.075614 0.064329 1.083965 
碱 基 频率 x CAD 0.342302 0.000318 0.309938 0.376859 
Base frequencies x (A) 0.342304 0.000328 0.306991 0.379362 
碱 基 频率 x CC) 0.060113 0.000146 0.043495 0.078673 
Base frequencies x (C) 0.059655 0.000150 0.042699 0.081383 
碱 基 频 率 x CG) 0.136350 0.000136 0.116344 0.159998 
Base frequencies x (G) 0.136261 0.000157 0.113208 0.161857 
碱 基 频 率 x CT) 0.461235 0.000452 0.422645 0.499972 
Base frequencies x (T) 0.461780 0.000509 0.417579 0.500180 
Gamma 形状 参数 0.302612 0.000649 0.258003 0.356257 
Shape parameter alpha (G) 0.299960 0.000656 0.253853 0.353336 
2.2 分 子 系统 树 则 此 基因 序列 的 突变 已 达到 饱和 状态 , 受 进 化 噪音 


本 研究 共 构 建 了 4 种 系统 树 : ME 树 、 等 权 MP 
HIC equally weighted MP tree，ewMP tree)、 加 权 MP 树 
(weighted MP tree，wMP tree) 及 贝 叶 斯 树 (Bayesian 
认为 如 果 转 换 颠 换 比 的 值 小 于 2.0， 


tree Js 
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晓 芳 等 ,2003), 本 研究 
(TS/TV ) 平 均 为 0.723, 远 小 于 2.0， 











ERK, 重建 系统 发 生 时 如 不 进行 特别 
加 权 就 会 得 出 错误 信息 (Knight and. Mindell, 1993; KK 
P 序 列 数据 组 的 转换 颠 换 比 
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序列 差异 程度 的 增加 ,转换 明显 出 现 了 饱和 , 因此 我 由 疾 蝗 科 的 笨 蝗 组 成 ; 在 第 2 文 B2 中 , 瘤 锥 蝗 科 的 
们 构建 MP 树 时 除了 在 转换 和 颠 换 等 权重 的 情况 下 金 澜 沧 蝗 和 越 北 橄 蝗 , 锥 头 蝗 科 的 短 额 负 蝗 、 尖 却 负 
构建 了 一 种 ewMP P} CTL = 686, CI = 0.4534; RI = 皇 和 云南 负 蝗 首先 分 别 聚 成 一 文 , 然后 这 两 文 再 相 
0.611007 XS FE RRA E 3:2 的 权重 下 构 ESOS 2. c B2: 55 3 5x. B3 由 剑 角 蝗 科 的 中 华 剑 
建 了 一 种 wMP 树 CTL = 1624, CI = 0.4064, RI = 角 蝗 和 拟 塔 螺 剑 角 蝗 组 成 ;第 4 文 B4 RE EEH 
0.5915), 但 两 种 MP 树 拓扑 结构 非常 相似 。ME PI 飞 蝗 ` 云 斑 车 昌 和 亚洲 小 车 蝗 组 成 ;第 5 5c B5 h RE 
和 两 种 MP 树 的 拓扑 结构 也 非常 相似 ,其 主要 差别 EPH 6 种 蝗虫 相聚 而 成 , 卵 起 昕 亚 科 的 黑 条 兄 
在 于 由 异 靶 套 蝗 与 长 翅 板 胸 蝗 组 成 的 一 文 及 由 异 角 XE, Js BEL A E A f RE ZI E D Fa RA — ses 
pria. Adis KATERA AEE OEH DE edt, H ACRIOR S E EHN At 
系统 树 中 的 位 置 稍 有 不 同 ,但 ME、ewMP、wMP 3 fb .—— WIERA I) 756 AIRE PI HRA 5 56s 第 
树 和 贝 叶 斯 树 差 别 较 大 ,ME 树 和 贝 叶 斯 树 分 别 如 6 x. B6 由 斑 腿 蝗 科 切 翅 蝗 亚 科 的 异 角 胸 斑 蝗 、 广 东 
Kl 2.3 A Ui 树 的 图 省 略 )。 对 这 4 种 树 ”和 斜 翅 蝗 和 长 翅 十 字 凰 相聚 而 成 ;第 7 支 B7 E Id Ss 
进行 综合 比较 ,如 果 将 内 群 分 为 12 36, 38 12 文 的 物 PHIR A EE AE fa EE AE a E fa a A DE E E E} 
种 组 成 是 一 样 的 , 分别 编号 为 Bl ~ B12. $ 1 x B1 切 翅 蝗 亚 科 的 四 川西 额 星 依次 相聚 而 成 ;第 8 文 B8 

100r- AX. humilis (Catantopinae) 
96 X. brachycerus (Catantopinae) 
30 S. splendens (Catantopinae) 
id ggr C.rasaa rasea rasea (Cytacanthacridinae) 
P. succinta (Cytacanthacridinae) 
87r C. abbreviatus (Calliptaminae) 
C. capensis (Eyprepocnemisinae) Catantopidae 
27 67r S. lofaoshana (Podisminae) 
84 T. sinensis (Melanoplinae) 
66 P. pedestris (Podisminae) 
38 19 M. femurrubrum (Melanoplinae) 
64p- H. tankinensis (Hieroglyplunae) 
S. prasimferum prasinifenim (Spathosterniae) 
3 90 (7. C. intermedius (Arcypterinae) l A:rcypteridae 
62 D. peipingensis (Gomphoceriae) ll Gomphoceridae 
T. szetechuanensis (Coptacrinae) 
4qp- A. varicernis (Coptacrinae) 
T 60 E. kwangtungensis (Coptacrinae) 
E. aberrans (Coptacrinae) 
9lp- C. nigrolineata (Caryandinae) i 
66 C. elegans (Caryandinag) Catantopidae 
96 P. diminuta (Oxyinae) 
55 ggm Q. chinensis (Oxyinae) 
82 Ü. japonica (Oxyinae) 
H. banian (Hieroglyphinae) 
asp. L. migrator (Locustinae) 
100 O. asiaticus (Oedipodidae) Oedinodidae 
40 G. marmoratus (Locustinae) y 
100 ggr A. cinerea (Acridinae) M 
A. furrifa (Acridinae) | «iis 
77r A. sinensis (Atractomorphinae) 
100 A. acutipennis (Atractomorphinae) Pyrgormorphidae 
100 A. yunnanensis (Atrectomorphinae) 
55 | | 74 T. tonkinenssi (Tagastinae) ] 
M. kingdoni (Mekongiellinae) | Corotogoniaae 
H. brunneriana (Pamphyaginae) l Pamphyagidae 
T. japonica 
T. carmichaeli 
图 2 基于 16S rDNA 序列 构建 的 8 种 蝗 亚 目 昆虫 的 ME 树 























Fig. 2 The ME tree resulting from analysis of the 16S rDNA sequences of 38 Caelifera insects 
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图 中 数字 为 1 000 次 上 


es correspond to percentage bootstrap val 
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3j] XR ERE: 应 用 16S rDNA 序列 探讨 斑 腿 蝗 科 的 单 系 性 及 其 亚 科 的 分 类 地 位 765 
FH REEE SERRE Eg SE B Fe 5 E A EEK 12 3€ B12 由 斑 腿 蝗 科 斑 腿 蝗 亚 科 的 大 斑 外 斑 腿 凰 、 
薄板 胸 蝗 组 成 ;第 9 xc BO 由 斑 腿 蝗 科 秃 昌 亚 科 的 山 短 角 外 斑 腿 蝗 和 长 角 直 斑 腿 蝗 依 次 相聚 而 成 。 这 
蹦 凰 、 红 股 秃 煌 和 黑 蝗 亚 科 的 中 华 越 北星 、 赤 肥 黑 蝗 12 支 各 自 的 聚 关 关系 除 第 9 支 B9 外 ,其 余 的 在 4 种 
相聚 而 成 ;第 10 Sc B10 由 斑 腿 蝗 科 星 翅 蝗 亚 科 的 短 分子 系 统 树 上 是 一 致 的 。 由 4 种 分 子 系统 树 得 到 的 
星 起 蝗 和 黑 背 亚 科 的 长 夹 凰 组 成 ;第 11 支 B11 由 一 致 树 如 图 4 所 示 。 

斑 腿 蝗 科 刺 胸 蝗 亚 科 的 棉 蝗 和 印度 黄 兰 蝗 组 成 ; 第 
1.00 r- O . chinensis (Oxyinae) 
0.90 O. japonica (Oxyinae) 
0.87 H. banian (Hieroglyphinae) 
0.657 C. nigrolineata (Caryandinae) 
0.22 0.49| L- C, elegans (Caryandinae) . 
P. diminuta (Oxyinae) Catantopidae 
018 100["C. rasea »asea rasea (Cytacanthacridinae) 
- P.. succinta (Cytacanthacridinae) 
097 H . tankinensis (Hieroglyphinae) 
is 0.19 S. prasimferum prasinifarum (Spathosterniae) 
: C. abbreviatus (Calliptaminae) 
0.80 — C. capensis (Eyprepocnemisinae) 
1.00 [7 C. inter medius (Axcypterinae) || Atcypteridae 
0.18 0.96 | — D. peipingensis (Gomphoceriae) [| Gomphoceridae 
T, szetechuanensis (Coptacrimae) 
1.00 [- X. humilis (Catantopinae) 
0.14 094 AX .brachyeerus (Catantopinae) 
5S splendens (Catantopinae) 
0.48 r- S. lofaoshana (Podisminae) 
0.98 T. sinensis (Melanoplinae) Catantopidae 
035 P. pedestris (Podisminag) 
071 M. femurrubrum (Melanoplinae) 
ogor L. migrator (Locustinae) 
1.00 | L O. asiaticus (Oedipodidae) loa 
nn G. marmoratus (Locustinae) 
] A. varicornis (Coptacrinae) 
031 E. kwangtungensis (Coptacrinae) Catantopidae 
1.00 E. aberrans (Coptacrinae) 
100r A. cinerea. (Aeridinae) ET 
A. turrita (Acrdinae) | icis 
0.99 [- A. sinensis (Atractororphinae) 
1.00] L A. acutipennis (Atractomorphinae) Pyrgormorphidae 
1.00 A. yunnanensis (Atractomorphinae) 
077 T.tonkinenssi (Tagastinae) : 
DEEL yy. kingdoni (Mekongiellinae) | Chrotogonidae 
H. brunneriana (Pamphyaginae) I Pamphyagidae 
T. japonica 
T. carmichaeli 
图 3 基于 16S rDNA 序列 构建 的 38 种 蝗 亚 目 昆 虫 的 贝 叶 斯 树 
Fig. 3 The bayesian tree resulting from analysis of the 16S rDNA sequences of 38 Caelifera insects 
图 中 数字 为 后 验 概 率 。 
Numbers on nodes correspond to the values of posterior probability values . 
他 文献 报道 的 结果 较为 一 致 (Kambhampati, 1995; 
3 Wit Flook and Rowell 1997b; Flook et al.» 1999; 
Skevington and Yeates; 2000; Yin et al., 20032. JULEP 


3.1 16S rDNA 序列 
通过 对 38 种 蝗 亚 目 昆 虫 的 16S rRNA 基因 部 分 
序列 进行 分 析 , 结果 表明 , A、T、C 和 G 的 碱 基 平均 


含量 分 别 为 32.7% 、39.0% 、11.0% 和 17.396, A +T 









































斯 法 的 分 析 结 果 表 明 , 在 6 种 碱 基 蔡 换 类 型 中 , 两 种 
转换 类 型 即 A 和 G、C 和 T 间 的 替换 发 生 的 频率 明 
显 高 于 其 他 4 种 颠 换 类 型 , 而 Mega 软件 分 析 结 果 表 
明 ,序列 数据 组 的 转换 颠 换 比 (TS/TV ) 平 均 为 0.723， 









































平均 含量 为 71.7%,C+G 平 均 含 量 为 28.3% , 与 其 





颠 换 值 比 转换 值 平 均 还 要 高 。 我 们 推测 之 所 以 会 出 
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AX humilis (Catantopinae) 

AX. brachyserus (Catantopinae) 

S. splendens (Catantopinae) 

C. vasea rasea rasea (Cytacanthacridinae) 

P succinta (Cytacanthacridinae) 

C. abbreviatus (Calliptaminae) 

C. capensis (Eyprepocnenüsinae) Catantopidae 
S. lofaoshana (Podisminae) 

T. sinensis (Melanoplinae) 

P. pedestris (Podisminae) 

M. femurrubrum (Melanoplinae) 

H. tankinensis (Hieroglyphinae) 

S. prasiniferum prasinifexum (Spathostemiae) 

C. intermedius (Arcypterinae) [| Atcypteridae 
D. peipingensis (Gomphoceriae) || Gormphoceridae 
T. ssetechuanensis (Coptacrinae) 

nigrolineata (Caryandinae) 

elegans (Caryandinae) 

. diminuta (Oxyinae) 

chinensis (Oxyinae) Catantopidae 
Japonica (Oxyinae) 

banian (Hieroglyplunae) 


varicornis (Coptacrinae) 


[ 2 
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kwangtungensis (Coptacrinae) 
abervans (Coptacrinae) 
migrator (Locustinae) 
asiaticus (Oedipodidae) 
marmoratus (Locustinae) 
cinerea (Acridinae) e 
furrita (&crdinae) | Acrididae 
sinensis (Atractomorphinae) 

acutipennis (Atractomorphinae) — 
Junnanensis (Atrectomorphinae) 


e 


. fonkinenssi. (Tagastinae) 
. kingdom! (Mekongiellinae) | Chrotogonidae 


. brunneriana (Pamphyaginae) Pamphyagidae 
T. japonica 


T. carmichaeli 




















图 4 根据 ME、 等 权 MP、 加 权 MP 和 贝 叶 斯 法 得 到 的 一 致 树 
Fig. 4 Consensus tree of the phylogenies reconstructed using minimum evolution; equal weighted maximum parsimony» 


weighted maximum parsimony and bayesian methods 


现 这 种 结果 , 原因 有 二 :第 一 ,可 能 是 由 于 某 些 位 点 ”全 缺失 , 物 类 的 进化 途径 往往 形式 多 样 而 并 非 直线 
发 生 了 多 次 转换 蔡 代 , 即 转换 出 现 了 饱和 现象 。 我 式 进 行 ,因此 制定 一 个 符合 进化 实际 的 分 类 系统 是 
们 以 序列 差异 比值 为 横 坐 标 , 以 转换 数 和 苏 换 数 为 ”非常 困难 的 ( 郑 乐 怡 , 1987)。 

纵 坐 标 所 得 到 的 散 点 图 (图 1) 也 表明 随 着 差异 程度 PERRIERI REZ 1982 年 制定 的 蝗 总 
的 增加 ,转换 明显 出 现 了 饱和 , 从 而 证 实 了 我 们 的 上 ，” 科 6 科 分 类 系统 中 隶属 于 丝 角 蝗 科 Oedipodidae( 印 
述 推论 。 第 二 , 与 高 A+T 含 量 也 有 很 大 的 关系 , 因 象 初 , 1982)。1994 年 出 版 的 《中国 动 物 志 * 昆 虫 纲 。 























































































































































































































为 高 A+T 含 量 增加 了 AT 颠 换 的 可 能 性 ,从 而 导致 直 翅 目 》 编 写 组 认为 丝 角 凰 科 面 太 广 ,包括 3 个 大 类 
TS/TV 值 降低 (Desalle et al.» 1997). 群 ,应 划分 为 3 个 科 较 好 ,因此 将 丝 角 蝗 科 分 成 了 斑 
3.2 ”关于 斑 腿 蝗 科 是 否 可 以 作为 一 个 独立 的 科 而 退 凰 科 、 斑 翅 蝗 科 及 网 翅 蝗 科 ( 夏 凯 龄 ,1994)。 国 外 
存在 学 者 现 一 般 将 斑 腿 蝗 科 归 入 凰 科 (Flook and Rowell» 

生物 分 类 学 家 在 分 类 系统 的 制定 方面 一 般 都 以 ”1997a)。 在 我 们 得 到 的 4 棵 分 子 系统 树 上 , 1g 8 






































建立 符合 进化 实际 的 分 类 体系 为 最 终 目的 ,力求 所 科 的 东方 雏 蝗 和 要 角 昌 科 的 北京 棒 角 凰 首先 聚 在 一 
制定 的 分 类 系统 与 自然 界 实际 相符 ,分 类 学 研究 的 。 ”起 ,然后 又 与 碍 腿 昌 科 的 四 川 凸 额 蝗 相聚 成 一 文 , 并 
类 群 最 好 是 ”自然 的 ”类 群 。 但 是 由 于 物 类 历史 发 展 且 这 一 文 位 于 其 他 斑 腿 蝗 科 昆虫 的 中 间 , 因此 这 4 
的 过 程 实际 难以 完全 再 现 , 化 石 资 料 零 星 片断 或 完 棵 分 子 系统 树 都 不 文 持 斑 腿 凰 科 为 一 单 系 群 。 另 一 
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方面 ,从 遗传 距离 上 看 ,本 研究 中 斑 腿 蝗 科 内 遗传 距 








离 平 均值 为 0.108, 最 大 为 0.183( 长 翅 十 字 蝗 和 日 
本 稳 蝗 之 间 ), 而 网 翅 蝗 科 的 东方 锥 蝗 和 要 角 蝗 科 的 
北京 棒 角 蝗 之 间 的 遗传 距离 仅 为 0.047, ZR 2 A e 


和 斑 腿 蝗 科 的 
0.094. 北京 棒 角 蝗 和 四 川 























为 0.074。 因 此 无 论 从 单 系 性 方 











四 川 凸 额 凰 之 间 的 遗传 距离 仅 为 
凸 额 粕 之 间 的 遗传 距离 仅 





面 考虑 ,还 是 遗传 


距离 方面 考虑 , 分 子 证 据 都 不 文 持 将 斑 腿 凰 科 作 为 








一 个 独立 的 科 而 存在 。 
3.3 ” 斑 腿 蝗 科 科 内 的 系统 发 育 


本 研究 中 共 涉 及 了 斑 腿 蝗 科 11 个 亚 科 , 这些 亚 














科 都 是 基于 形态 特征 划分 的 。 在 这 11 个 亚 科 中 ,有 
9 个 亚 科 我 们 都 选用 了 两 种 以 上 的 标本 , 但 分 子 系 




















统 树 上 亚 科 所 含 种 类 能 够 单 
蝗 亚 科 的 2 属 3 p E ATR Hi] e 
虫 ,其 他 7 个 亚 科 ] 





















































蝗 科 的 分 类 体系 有 较 大 的 出 入 。 





本 研究 中 对 切 翅 蝗 亚 科 共 选 用 了 4 
虫 ,4 棵 分 子 系统 树 上 ,其 中 的 异 角 胸 斑 蝗 和 广 




















LE 
亚 科 的 2 
均 未 单独 聚 成 一 支 , 这 表明 我 们 的 
分 子 系统 学 研究 结果 和 传统 的 基于 形态 特征 的 斑 示 











24 — 3c HI DUE DERE 


B 2 种 蝗 
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4 pha 
ZA 

















翅 蝗 优先 聚 在 一 起 , 然后 再 
一 文 ,但 同一 亚 科 的 














四 川 凸 额 凰 却 没 有 和 其 


BKAT FHR, 形成 








也 3 种 








蝗虫 聚 在 一 起 , 而 是 和 网 翅 蝗 科 的 东方 锥 昌 和 枫 角 


蝗 科 的 北京 棒 角 星 聚 在 了 一 起 。 











是 一 并 系 群 ,并 非 单 系 群 ,因此 该 亚 科 的 划分 




















ME 











在 4 棵 分 子 系统 树 上 , SER V 




















由 此 看 来 , 该 亚 科 
值得 商 








VEHI] n 4589 1e deg 
JRE KIEA T NI SE BIO LL SS 2E JE S S ATUERAH DR 








成 一 支 , 表 明 这 两 个 亚 科 有 非常 近 的 亲缘 关系 。 从 





形态 上 看 ,二 者 的 主要 差别 在 于 : 
发 达 , 到 达 或 超过 腹 端 , 有 时 前 、\ 后 翅 均 短 缩 ， 











WIR 




















黑 蝗 亚 科 的 前 、 后 








但 仍 在 背面 相互 毗连 ; 而 秃 蝗 亚 科 的 前 \ 后 却 均 退化 





为 鳞片 状 , 侧 








,在 背面 较 宽 地 分 开 。 但 其 他 的 形态 
性 状 二 亚 科 较为 相似 ,因此 也 有 学 


将 此 二 亚 科 都 



































亚 科 统一 为 秃 蝗 亚 科 。 


ES 


斑 腿 蝗 亚 科 的 2 属 











大 斑 外 斑 腿 蝗 、 短 角 外 斑 腿 蝗 和 直 斑 腿 晶 
4 种 分 子 系统 树 上 聚 成 了 一 文 , 其 中 同 
Ki fA Ah REDE NE DEICH ZR, 然后 








FERES TE 
属 的 大 斑 外 斑 腿 蝗 和 
再 与 直 斑 腿 属 的 长 角 直 斑 腿 蝗 相 
面 看 , DEP REE E Ej 4 f8 DE 









































归 为 秃 蝗 亚 科 (印象 初 ，1984; WAR, 1985; 马 因 
波 等 ，2001), 从 我 们 的 分 子 证 据 来 看 ,支持 将 这 二 


3 Fili v, BD PERS 
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REL f 

















J 0.043 和 0. 
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046. 属 间 的 遗传 距离 远 远 大 于 属 内 种 




















曾 将 其 

















(1975) 将 
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JH Af e 





间 的 遗传 距离 ,从 某 种 程度 上 也 说 明了 168 rDNA 应 
用 于 分 子 系统 学 的 可 行 性 。 

ZEE UI TRI. Pseudoxya diminuta. Hi 
以 来 ， 许 多 学 


1871 年 建立 
属 ， 后 来 Hollis 














ELA. Bp deb ea JE o 
中 分 出 ， 成 立新 属 一 一 伪 稻 蝗 属 。 




















印象 初 和 刘 志 伟 (1987) 
席 

















正 侠 和 郑 哲 民 (1998) 对 蝗虫 的 前 肠 形 态 研 究 的 结果 





表明 , D FELIS Ly FE E A D GER [3] 





属于 一 大 类 ， 有 许 








多 共同 特征 ,它们 之 间 有 较 近 的 亲缘 关系 ,但 招 自 
侠 根 据 前 肠 的 一 些 差 异 特征 ， 认 为 伪 稳 蝗 不 应 归 入 





[op 
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f. 
蝗 和 黑 条 卵 翅 


,也 不 应 归 入 稻 蝗 属 ， 
在 我 们 得 到 的 进化 树 上 , B5 














而 应 另 立 新 属 一 一 伪 


























确实 有 很 近 的 杀 缘 关 

















We, Jv ES ER 27. [6] FI 308 P2 E 3 2) 000 2 





ESI 


0.080.0.075, 与 直 斑 腿 蝗 属 与 外 斑 腿 蝗 








属 间 的 遗传 





距离 (长 角 直 斑 腿 蝗 与 大 斑 外 斑 腿 蝗 、 短 角 外 斑 腿 蝗 
的 遗传 距离 分 别 为 0.043 和 0.046) 相 比 大 得 多 ， 





此 从 遗传 距离 方面 看 , 伪 稳 星 不 应 归 入 卵 翅 粕 
外 , 赤 肥 伪 稳 蝗 首先 和 两 种 卵 翅 粕 相聚 为 一 文 , 然 后 


才 和 稻 蝗 属 的 
粕 与 稻 蝗 间 的 

















种 类 相聚 。 


遗传 距离 也 
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从 遗传 距离 方面 看 , D T 
比 直 斑 腿 凰 属 与 外 斑 腿 粕 











属 间 遗传 距离 还 要 大 ( 赤 肥 伪 稻 蝗 与 中 华 稻 蝗 、 日 本 





稻 蝗 间 的 遗传 距离 分 别 为 0.088、0.104), PLUG AL RE 
类 关系 和 遗传 距离 两 方面 看 , 伪 稳 蝗 不 应 归 入 稻 蝗 


E 
TE 
N o 


果 是 一 致 的 。 
Spir t 
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RATH 
哲 民 根 据 前 肠 
在 稻 蝗 亚 科 之 














科 一 一 秃 粕 
特征 的 差异 














自 1878 年 建立 以 来 ,在 亚 科 级 的 分 类 
地 位 发 生 了 多 次 变动 。 卵 翅 蝗 
于 稻 蝗 亚 科 , Ep 247] C 19820 12 JE F Bp S28 E A F5) 
化 ,产生 了 行为 学 上 的 间断 ” JEC 5 0] 88 79 F5] s n 











属 在 以 前 一 直 被 归 





Gu M 
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亚 科 之 中 , 4B IS SUDORE 
, 认为 卵 翅 蝗 不 应 该 保留 


























内 ,将 


HORE TER IE RHEANXE. AR 





们 的 分 子 系统 树 上 看 , DEGERE ERUNT ULL X 


系 较 远 ,因此 我 们 也 认为 不 能 将 

















EUER IE RE, 但 
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种 蝗虫 均 有 很 























聚 。 从 遗传 距离 方 





腿 蝗 的 遗传 距离 仅 
为 0.003, K ELE BE d 5; np — 











的 遗传 距离 分 别 

















蝗虫 相聚 而 成 


和 稳 蝗 亚 科 的 赤 肥 伪 稻 蝗 聚 为 一 文 , 稻 蝗 亚 科 的 中 





亚 科 值得 探讨 。 
如 前 文 所 述 , 系统 树 上 的 BS REDEE RHY 6 PF 








近 的 亲缘 关系 , 因此 是 否 可 归 入 稳 蝗 


» Bp sa RE SERI ZR, A Dp eR 7| D HR 








华 稳 蝗 、 日 本 稻 蝗 和 莽 蝗 3 
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文 ,然后 这 两 文 再 相聚 组 成 第 5 文 。 这 种 聚 类 关系 
提示 我 们 , 稳 昌 亚 科 并 非 一 单 系 群 ,而 是 一 多 系 群 。 
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